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要 旨   

 

目的： 

遺伝的関連研究は、今までは遺伝子座と関連するリスクを同定するためにアルコール依存症

の詳細な診断に使われてきた。本概念実証分析は、生涯の過度のアルコール摂取の人口デー

タが、リスクを調節する遺伝子座を同定するのに使えるかどうかを検討する。 

 

方法： 

ヨーロッパ系アメリカ人を対象とし、the Candidate gene Association Resource projectの一

端として約 2,100の遺伝子の変異とアルコール摂取の遺伝的関連研究を実施した。ほぼ毎日 5

杯以上/日の飲酒経験がある人達を症例、現在の軽飲酒者（1~5杯/週）を対照と定義した。2

つのコホート (Atherosclerosis Risk in Communities (ARIC), Cardiovascular Health Study 

(CHS))の非血縁者のメタアナリシスと血縁者のコホート (Framingham Heart Study 

(FHS))で交差検定を行い、一塩基変異多型を同定した。 

 

結果： 

ARICとCHSのメタアナリシスで最も有意な変異はメチレンテトラヒドロ葉酸脱水素酵素の

rs6933598 (P=7.46×10-05)で、FHSの P値は 0.042であった。FHSの最上位の変異はキュビ

リンの rs12249562 (P=3.03×10-05)とコレシストキニンの近くの rs9839267 (P=3.05×10-05)

で、CHSの P値は rs9839267で 0.019であった。 

 

結論： 

遺伝的関連分析より、過度の飲酒の生涯発生率を予測できる可能性を示した。 

 

 

 

 

 

 


